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摘要 : 为 了 解 螺旋 粉 乱 Aleurodicus dispersus 体内 细菌 多 样 性 和 主要 优势 菌 群 结构 , FH PCR-DGGE 和 16S rRNA 文库 
对 采 目 于 海南 省 番 石 榴 上 螺旋 粉 乔 肉 、 雄 成 虫 体内 的 细菌 群落 进行 了 分 析 。 用 PCR 扩 增 体内 细菌 16S rRNA 基 
‚MER ner; 再 用 限制 性 片段 长 度 多 态 性 (restriction fragment length polymorphism，RFLP) 方 法 从 文 
库 中 筛选 不 同 16S rRNA 基因 图 谱 , 根据 图 谱 对 克隆 子 进行 分 型 。 从 螺旋 粉 蛋 肉 、 雄 两 个 样品 中 共 获 得 10 种 分 类 
操作 单元 (operational taxonomic unit, OTUs) 。 以 16S rRNA 基因 为 基础 构建 系统 发 育 树 ,系统 发 育 分 析 表 明 , 螺旋 
粉 虱 肉 、 雄 上 成虫 体 内 优势 菌 群 主要 为 发 酵 菌 属 Zymobacter , META J& Arsenophonus , 泛 菌 属 Pantoea 和 假 单 胞 菌 属 
Pseudomonas. Candidatus Portiera aleyrodidarum 和 Arsenophonus sp. 可 能 为 其 体内 共生 菌 群 , 在 所 有 样品 中 均 可 稳定 
地 检测 到 。 这 些微 生物 可 能 对 螺旋 粉 蛋 生 长 发 育 、 繁殖 和 性 比 调控 起 到 重要 的 协同 作用 。 
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Bacterial community in Aleurodicus dispersus (Hemiptera. Aleyrodidae ) 


estimated by PCR-DGGE and 16S rRNA gene library analysis 
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Abstract: To understand the bacterial diversity and the dominant types of bacteria in the spiraling 
whitefly, Aleurodicus dispersus Russell, bacterial communities present in both sexes of A. dispersus 
collected from Psidium guajava in Hainan were characterized using 16S rDNA-polymerase chain reaction- 
denaturing gradient gel electrophoresis (PCR-DGGE) and 16S rRNA gene clone libraries. The partial 
bacterial 165 rRNA gene fragment was amplified with PCR, and the clone libraries were constructed. 
Polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism ( PCR-RFLP ) was performed by 
digestion of the 165 rRNA gene, and each unique restriction fragment polymorphism pattern was 
designated as an operational taxonomic unit (OTU). A total of 10 OTUs were identified from samples of 
both sexes of A. dispersus. Phylogenetic trees of bacterial 168 rRNA nucleotide sequences were 
constructed. Phylogenetic analysis revealed that Zymobacter, Arsenophonus, Pantoea, and Pseudomonas 
are the most dominant groups in both male and female adults of A. dispersus. Candidatus Portiera 
aleyrodidarum and Arsenophonus sp., possibly the endosymbionts of A. dispersus, were detected in all 
samples. These bacteria may play synergetic roles in development, reproduction and sex-ratio control of 
the whitefly. 
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HE Tre} Hl Aleurodicus dispersus Russell, Jj 2E H Aleurodicus, 取 食 多 种 热带 和 亚热带 植物 , 主要 通过 
H (Hemiptera) Xi Bl PL ( Aleyrodidae) ZA HABE 刺 吸 植物 叶片 危害 , 同时 还 能 分 泌 大 量 蜜 露 诱发 煤 
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烟 病 对 寄主 造成 危害 。1905 年 , EN RS 
JEJE be Ey ( Martinique) 的 番 石 榴 Psidium guajava L. 
上 首次 被 记录 ( Russell, 1965). RIER BURA FP 
美洲 和 加 勒 比 地 区 , 目前 已 入 侵 到 美洲 、 欧 洲 、 亚 
洲 、 韭 洲 和 大 洋 洲 的 多 个 国家 和 地 区 (人 徐 宕 ， 
1999) , 并 给 当地 的 经 济 造 成 严重 的 损失 。 我 国 于 
1988 年 在 台湾 高 雄 市 大 察 乡 盔 石榴 上 首次 发 现 螺 
wet el; 2006 年 4 月 , 在 海南 陵 水 也 首次 发 现 该 忠 
ME, HALO Pos 8E RE 4 A (RER, 2007). AR 
EDO UCET D RITA KR HT BUTS PTE, TE 
测 极 有 可 能 入 侵 到 广东 、 广西 、 福 建 等 中 国 南方 多 
个 内 陆 省 份 ( 沈 文 君 和 万 方 浩 , 2007) 。 目 前 已 知 该 
虫 在 澳大利亚 的 寄主 植物 多 达 A 科 104 种 
(Lambkin, 1999) 。 

昆虫 体内 含有 众多 微生物 群体 , 在 经 历 了 漫长 
的 协同 演化 后 , 其 中 一 些 群 体 与 昆虫 形成 了 互惠 共 
ÆR A (Hertig and Wolbace, 1924; Buchner, 1965; 
Douglas, 1998) 。 内 共生 菌 可 为 宿主 昆虫 提供 多 种 
营养 物质 (Douglas，1998),， 参与 代谢 调控 
(Wilkinson and Douglas, 1996; Shigenobu et al., 
2000) FIZ nj] AE +4 (Yen and Barr, 1971; Zchori-Fein 
et al., 2001) 等 ; 宿主 昆虫 则 可 为 内 共生 离 提供 稳 
定 的 生存 环境 和 营养 来 源 。 近 年 来 , 国内 外 对 半 起 
目 昆 虫 体内 共生 菌 的 研究 开展 较 多 , 特别 是 对 刺 吸 
植物 汁液 的 是 科 、 粉 乔 科 等 刺 吸 式 昆 虫 的 研究 较为 
深入 (Baumann, 2005 ) 。 目 前 ， 对 螺旋 粉 乔 体内 共 
生 菌 的 系统 性 研究 还 较 少 , 仅见 Candidatus Portiera 
aleyrodidarum ( Thao ef al., 2004a) 和 Arsenophonus 
sp. (Thao et al., 2004b) S&/P AU) LARA SEA BH. 

随 着 分 子 生物 学 、 宏 基因 组 学 等 新 兴学 科 逐 步 
运用 到 环境 微生物 的 生态 研究 中 , 使 得 对 环境 微 生 
物 的 研究 更 加 容易 和 深入 。Woese 和 Fox (1977) FF 

BOR FA SEA ER Zi AE TE VI ETT PE, 认为 168 
rRNA 及 其 类 似 的 rRNA 基因 序列 作为 生物 系统 发 
育 指标 最 为 合适 ; 而 后 以 16S rRNA 为 基础 鉴定 细 
菌 种 类 的 分 子 生物 学 技术 逐渐 成 为 普遍 接受 的 方法 
( Clarridge, 2004 ) 。 

本 人 研究 基于 16S rRNA EN, Er ERE BU 
内 微生物 16S rRNA 文库 , 用 PCR 与 限制 性 内 切 酶 
长 度 多 态 性 分 析 (restriction fragment length 
polymorphism, RFLP) 相 结 合 , Mia UNE. TE 
成 虫 体内 不 同 的 基因 型 细菌 菌株 ; 同时 , 还 利用 
PCR-DGGE ( polymerase chain reaction-denaturing 
gradient gel electrophoresis ) 7j fr 12: JE RUNE. HERE 


体内 细菌 群落 多 样 性 , 为 研究 螺旋 粉 乱 体 内 微生物 的 
群体 结构 ,以 及 今后 综合 防 控 该 入 侵害 虫 打下 基础 。 
1 材料 和 方法 
1.1 材料 
1.1.1 试 虫 及 处 理 : ON ZU, HEM AT 
2010 年 6 月 采 目 于 海 责 省 陵 水 县 光 坡 镇 的 看 石榴 
Psidium guajava L. 上 ， 采 回 后 立即 放 于 - 20°C 冰箱 
中 冷冻 处 理 10 min。 螺 旋 粉 乱 肉 、 雄 成 虫 各 取 50 
头 用 ddH,0 快速 洗涤 3 次 , 收集 最 后 一 次 洗涤 的 水 
作为 对 照 。 
1.1.2 其 他 材料 试剂 : 组 织 基因 组 DNA 提取 试剂 
£x, PCR 扩 增 试剂 和 Escherichia coli JM109 均 购 目 
北京 全 式 金 公司 , 质粒 pMD18-T 和 限制 性 内 切 酶 
购 自 TaKaRa 公司 。 基 因 组 扩 增 引物 和 载体 扩 增 引 
物 均 由 上 海 生 工 合成 。 
1.2 螺旋 粉 剧 体 内 微生物 总 基因 组 DNA 的 提取 
DNA 的 提取 方法 参照 聂 志 辉 等 (2006)，, 并 做 
适当 改进 。 用 液 氮 人 研磨 和 溶菌 酶 处 理 , 再 加 入 65 
预 热 的 CTAB 裂解 液 (100 g/L CTAB, 0.1 mol/L 
Tris-HCl, 0. 02 mol/L EDTA, 1.4 mol/L NaCl, pH 
8.0) DK, 然后 剧烈 震荡 S s; 657K% 1 h, 期 间 
每 20 min 颠倒 混 勺 一 次 , 水 浴 后 室温 放置 min; 
用 等 体积 的 酚 : 氯 仿 : 异 戊 醇 (25:24:1，wv)、 氧 仿 : 
异 成 醇 (24:1，vwv) 依次 抽 提 一 次 ; 取 上 清 液 于 新 
的 1.5 mL 离心 管 中 , Ji] 1/10 体积 3 mol/L 的 NaA, 
和 2.5 倍 体 积 的 冷 无 水 乙醇 , 置 于 -20Y 中 冷冻 30 
min 沉淀 DNA, 12 000 r/min 离心 10 min JG, ŽE 
清 液 ; 75% 的 乙醇 洗涤 2 次 后 , BEER LER Mm 
30 uL ZG Ej ddH,O Æ 4 C RfE DNA, -20C 保存 。 
1.3 16S rRNA 基因 和 V3 区 的 扩 增 
1.3.1 16S rRNA 基因 的 PCR 扩 增 : 将 所 获得 的 螺 
旋 粉 乱 体 内 微生物 总 基因 组 DNA 作为 模板 , 用 肠 
道 细 菌 通用 引物 (Weisburg et al., 1991): 27£(5'- 
AGAGTTTGATCATGGCTCAG-3') 和 1492r ( 5’- 
GGTTACCTTGTTACGACTT-3’) 。 扩 增 反 应 体系 (5S0 
uL): 2.5 U TransStart Taq DNA Polymerase, 4 uL 
0.2 mmol/L dNTPs, 5 uL 10 x TransStart Taq buffer, 
20 pmol/L 引物 27f 和 1492r & 1 uL, 2 uL MAIR 
板 总 DNA。 反 应 条 件 : 95°C 10 min; 94C 1 min, 
55€ 40 s, 72C 2 min, 30 个 循环 ; 72°C 10 min, 
PCR 产物 经 1% HIRE PR BE IBS FE Uk Ja, 用 AxyPrep 
DNA 凝 胶 纯化 试剂 盒 回收 目的 DNA, 操作 方法 按 
使 用 说 明 进 行 。 
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R1 螺旋 粉 虱 肉 、 雄 成 虫 16S rRNA 文库 的 
PCR-RFLP 筛选 结果 
Table 1 The screening result of PCR-RFLP from 16S rRNA 
clone library isolated from female and male adults of 


the spiraling whitefly , Aleurodicus dispersus 


分 类 操作 WEE Male WER Female 
单元 克隆 数 。 所 占 比例 (%) ”克隆 数 ”所 占 比例 (% ) 
OTU Clone number Proportion Clone number Proportion 
MC4BH1 78 39.0 81 40.5 
MBE3 45 22.5 47 23.5 
MAC3 12 6.0 31 15.5 
MAB4 25 12.5 14 7.0 
MS3C11 4 2.0 - 一 
MAHII 7 3.5 一 一 
MS3F4 1 0.5 一 一 
MS3G12 1 0.5 一 一 
MS3H11 2 1.0 一 一 
FSBAS 一 一 1 0.5 


- : 文库 中 不 含有 的 分 类 操作 单元 Without the operational taxonomic 
unit (OTU) in the library. 


2.2.2 RDP classifier 分 类 结果 : 10 条 序列 经 RDP 
classifier 分 类 后 ， 可 归于 10 ^- EK 8H EN 
( Eubacterium ) 属 ( 表 2), 4 f5 Tr te BR TF AA 
Citrobacter, 17. W J& Pantoea, WX XC E EJB Erwinia, 
¿MER JE Arsenophonus. RIZA JE Zymobacter. {RE 
HI EJE Pseudomonas、 不 动 杆菌 属 Acinetobacter, fi 
NN FF EJEA Exiguobacterum, 2$ ZF f ^F W JB 
Paenibacillus 、 根 瘤 菌 属 Rhizobium, 

2.2.3 序列 比 对 与 系统 发 育 分 析 : 用 BLAST 与 
GenBank 数据 库 比 对 的 结果 见 表 2; 据 此 比 对 结 
用 邻近 相 接 法 (N-J 法 ) 的 Jukes-Cantor 模型 直接 构 
建 螺旋 粉 乔 体内 细菌 菌 群 的 系统 发 育 进 化 树 ， 结 
见 图 2。8 条 16S rRNA FA) JH 2g ER EN 
( Proteobacteria) ,其 中 7 条 属 y-proteobacteria, 归属 
NRA ER EB Citrobacter, ¥ pág Pantoea, AE 
EA) Arsenophonus. ETA JE Zymobacter. (RELA EN 
属 Pseudomonas、 不 动 杆菌 属 Acinetobacter P; JKR a- 
proteobacteria BJ4X. 1 条 序列 , SARI TA Rhizobium 
具有 和 较 高 的 同 源 性 ,并且 在 肉 、 雄 成 虫 文库 中 的 检 
出 比例 占 挑 取 阳 性 元 隆 数 的 90% VA E, NIE 
门 为 螺旋 粉 莉 体内 优势 菌 群 。 男 外 2 条 序列 与 厚 壁 
Al ] ( Firmicutes ) 的 微小 杆菌 属 Exiguobacterium 和 
ZS FITA Paenibacillus 有 较 高 的 同 源 性 ; MR 
统 发 育 进 化 树 可 见 ,，MC4BHI 与 MBE3 分 别 与 螺旋 


粉 乱 内 共生 Candidatus Portiera aleyrodidarum 和 
Arsenophonus sp. 具有 较 高 的 同 源 性 (Thao et al., 
2004a, 2004b) 。 

在 RDP classifier 分 类 和 构建 系统 发 育 进化 树 
两 种 分 析 方 法 , 虽 均 可 将 该 10 种 OTU 划 为 10 种 系 
统 发 育 型 细菌 (phlylotype) (R 2 和 图 2), 但 结果 上 略 
有 不 同 : MS3F4 在 RDP classifier 分 类 结果 为 欧文 氏 
A Erwinia, MASP LAA PW Siz ER 
Pantoea 有 高 度 的 同 源 性 。 
2.3 螺旋 粉 剧 体内 细菌 多 样 性 的 PCR-DGGE 
分 析 
2.3.1 PCR-DGGE 图 谱 分 析 : 对 螺旋 粉 乱 肉 、 雄 成 
虫 体内 细菌 的 16S rRNA V3 区 序列 的 DGGE 图 谱 
(图 3) 分 析 表 明 : HERE RARA D114 Rir, BE 
WE. ERBAA EA ER DGGE 图 谱 有 差异 ( 表 3)。 
2.3.2 序列 比 对 与 系统 发 育 分 析 : 将 DGGE 分 离 
获得 条 市 序列 结果 与 GenBank 数据 库 比 对 , 结果 如 
RA, 用 邻近 相 接 法 (N-J 法 ) 的 Jukes-Cantor 模型 直 
接 构 建 螺旋 粉 虱 体 内 细菌 菌 群 的 系统 进化 树 ， 结 
见 图 4; 数据 显示 所 分 离 获 得 的 螺旋 粉 避 体内 细菌 
主要 属于 变形 阔 门 (Proteobacteria), ME, MERKEN 
3 WW HH Ja d iz WB J& Pantoea, AR WE W Jm 
Arsenophonus. 21% Ja Zymobacter. E L8 psi Ja 
Pseudomonas, 与 16S rRNA 文库 结果 基本 相同 ( 表 
4), AY, D523 Al D1-14 序列 还 与 GenBank 数据 
中 未 培养 的 不 明确 环境 样品 有 较 高 的 同 源 性 。 同 样 
可 稳定 地 检测 出 Ca. Portiera aleyrodidarum 和 
Arsenophonus sp. PA FPA te tt BL PY EAE Ho 


3 讨论 


本 研究 以 16S rRNA 为 基础 , 构建 了 螺旋 粉 避 
体内 细菌 的 16S rRNA 文库 和 PCR-DGGE 指纹 图 
谱 , 分 析 了 螺旋 粉 乔 体 内 细菌 群落 多 样 性 。PCR- 
RFLP 等 方法 构建 了 螺旋 粉 乱 肉 、 雄 成 虫 体 内 细 苦 
的 16S rRNA 文库 , 1348 10 种 OTU, EHEN AN 
库存 在 差异 , 1 4 种 OTU 相同 ( 表 1); PCR-DGGE 
电泳 获得 12 ATA Ay, JH] 16S rRNA 文库 一 样 
雌 、 雄 成 虫 样品 存在 差异 。 推 测 出 现 此 类 差异 的 原 
可 能 是 螺旋 粉 乱 肉 、 雄 成 虫 由 于 生理 代谢 的 不 同 
而 存在 微生物 菌 群 的 差异 , 或 操作 人 处理 上 存在 一 定 
偏差 ,例如 某 些 种 属 的 微生物 为 非 优 势 群体 ,在 
DNA 提取 过 程 中 和 遗漏 ; 有 些微 生物 能 够 吸附 在 固体 
颗粒 表面 (Priemé et al., 1996) , 或 包含 在 肠 道 、 体 壁 
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R2 使 用 BLAST 和 RDP classifier E GenBank 数据 库 比 对 最 接近 的 细菌 种 类 
Table 2 Most closely matched species in GenBank database with BLAST and RDP classifier 
BLAST RDP classifier 
A IT- r1 NEA r1 
e eBank ex mA BH 一致 性 (多 ) ”RDP 登录 号 ARAR 。 一 致 性 (% ) 
accession no. hits in CenBank Strain Identity RDP accession no. Classification Identity 
MAB4 JQ074228 GU566350 Pantoea sp. 99 U006823030 Pantoea 100 
AY924375 Pantoea agglomerans 99 
AY924374 Pantoea agglomerans 99 
MAC3 J0074222 60250598 Pseudomonas oryzihabitans 99 1006823038 Pseudomonas 100 
HQ728562 Pseudomonas sp. 99 
HQ728558 Pseudomonas sp. 99 
MAH11 JQ074221 FJ970034 Exiguobacterium acetylicum 99 U006823040 Exiguobacterium 100 
EU289492 Uncultured bacterium 99 
DQ532287 Uncultured bacterium 99 
MS3F4 JQ074223 DQ532292 Uncultured bacterium 99 U006823031 Erwinia 97 
HQ706113 Pantoea eucrina 99 
HQ455824 P. eucrina 98 
MS3G12 J0074225 EU741036 Paenibacillus hunanensis 98 U006823041 Paenibacillus 100 
EU741039 P. hunanensis 98 
EU741029 P. hunanensis 98 
MS3H11 30074229 DQ444289 Citrobacter freundii 99 U006823029 Citrobacter 100 
DQ068806 Uncultured bacterium 99 
DQ294289 Citrobacter freundii 99 
MCABHI JQ074226 H0650541 Symbiont of Aleurodicus dispersus 99 U006823035 Zymobacter 57 
AY266097 Candidatus Portiera aleyrodidarum 99 
AY266096 Ca. Portiera aleyrodidarum 99 
FSBAS JQ074227 GQ483459 Rhizobium sp. 99 U006823042 Rhizobium 100 
GQ483457 Rhizobium sp. 99 
AY174112 Agrobacterium sp. 99 
MS3 C11 JQ074220 EF522130 Acinetobacter sp. 99 U006823039 Acinetobacter 100 
DQ321554 Uncultured bacterium 98 
FJ867355 Acinetobacter baumannii 98 
MBE3 J0074224 FN545282 Arsenophonus nasoniae 99 U006823032 Arsenophonus 100 
AY264664 Symbiont of Aleurodicus dispersus 100 
EU043378 Uncultured bacterium 99 


等 组 织 的 细胞 内 (Domingo et al., 1998) ,而 人 研磨 不 
充分 导致 提取 液 难 于 深入 发 生 作 用 ; 由 于 细胞 结构 
的 差异 ,即使 采用 了 溶菌 酶 等 裂解 手段 ， 某 些 细菌 
(mé 25 EC BA PE cal) 也 较 难 裂解 (Frostegard et al., 
1999); 在 PCR 过 程 中 , 由 于 模板 的 取样 量 只 占 总 
体积 的 很 小 一 部 分 ， 以 及 PCR 偏好 (Junier et al., 


2008 ) 等 问题 均 有 影响 到 扩 增 结果 的 偏差 。 为 外 ， 
MS3F4 在 RDP classifier 和 GenBank 比 对 结果 不 一 
致 ; 出 现 此 情况 的 原因 可 能 是 由 于 两 类 分 析 均 是 根 
据 未 培养 微生物 的 165 rRNA 进行 分 类 ， 而 未 得 到 
Zu SFE ale; 16S rRNA 基因 的 全 长 为 1 500 bp Æ 
右 ， 即 使 有 99% 的 一 致 性 , 也 有 约 15 个 碱 基 不 同 ; 
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图 2 基于 16S rRNA 序列 构建 的 螺旋 粉 乱 体 内 细菌 NJ( Neighbor-Joining) 系统 发 育 进化 树 


Fig. 2 Neighbor-Joining tree based on 165 rRNA gene sequence showing the phylogenetic position of bacteria isolated from 


the spiraling whitefly, Aleurodicus dispersus 
模型 Model: Jukes-Cantor. 分 支点 上 的 数值 为 支持 率 ; 标尺 为 进化 距离 。Numbers at the nodes indicate the bootstrap value for each node out of 





1 000 bootstrap replications. Scale bar shows the evolutionary distance. 


WR SC Ta Erwinia ANZ Pantoea 关系 密切 , 属 内 
种 间 变 迁 频 繁 (Kageyama et al., 1992; Hauben et al., 
1998) , 因而 有 可 能 由 于 分 类 方法 和 系统 的 不 同时 
$i MS3F4 在 分 类 结果 上 不 同 。 获 得 该 类 共生 菌 的 
纯 培 养 ， 再 通过 形态 、 生 理 生化 等 特征 可 更 好 地 解 
决 该 类 问题 。 

16S rRNA 文库 和 PCR-DGGE 分 析 中 均 能 检测 
到 粉 乱 体 内 的 共生 细菌 Ca. Portiera aleyrodidarum 
和 Arsenophonus sp. ( Thao et al., 2004a; 2004b), 
Ca. Portiera aleyrodidarum 目前 还 没有 纯 培 养 菌 株 
被 分 离 ， 所 以 被 命名 为 Candidatus 状态 ( Murray 
and Schleifer, 1994; Murray and Stackebrandt, 1995; 
Thao et al., 2004a) , Baumann &( 2004 ) ME T AX 


il, Bemisia tabaci 体内 Ca. Portiera aleyrodidarum 24 
33 299 bp 的 DNA 片段 , 其 G+C 的 含量 为 30.29%20 ， 
推测 该 菌 可 能 为 烟 粉 下 体内 初生 共生 菌 ， A 
AT 是 内 共生 菌 与 寄主 长 期 进化 的 基因 特征 。Zchori- 
Fein 和 Brown ( 2002 ) Ae bu 7k BA AXIS AE (2005 ) 测定 
烟 粉 乱 体 内 Ca. Portiera aleyrodidarum 16S rRNA 
基因 中 (A + T) AFE 5419] 2452. 3% 和 52% ,而 
本 研究 中 Ca. Portiera aleyrodidarum 的 相应 基 
( GenBank 登录 号 JQ074226) 中 的 (A +T)% 平 均 舍 
量 在 52.3% , 因此 推测 该 菌株 为 螺旋 粉 乱 体 内 初生 
HA p, 可 能 与 蚜 忠 体内 初生 共生 菌 Buchnera 
aphidicola 的 功能 相似 (Douglas，1998 ) ,主要 为 宿 
主 提供 多 种 必需 氨基 酸 、 维 生 素 等 营养 。 
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图 4 基于 16S rRNA V3 XOT I) PE I EM SPI HER NJ( Neighbor-Joining) 系统 发 育 进化 树 


Fig. 4 Neighbor-Joining tree based on 165 rRNA V3 sequence showing the phylogenetic position of bacteria isolated from 


the spiraling whitefly, Aleurodicus dispersus 
模型 Model: Jukes-Cantor. 分 支点 上 的 数值 为 支持 率 ; 标尺 示 进 化 路 离 。Numbers at nodes indicate the bootstrap values for each node out of 1 000 





bootstrap replications. Scale bar shows the evolutionary distance. 


Mz, 从 而 参与 到 沙漠 旺 Schistocerca gregaria 等 昆 
虫 的 免疫 系统 中 (Bignell et al., 1980; Dillon and 
Charnley, 1995; 2007 ) 。 
Pseudomonas 属 内 的 细 商 已 在 烟 粉 乱 ( Ateyyat et al., 
2010), MH 4# Homalodisca vitripennis ( Hail et al., 
2011) ., Ag 3E I. Sl rh Asobara tabida ( Zouache et 
al., 20092) 等 多 种 昆虫 体内 被 记录 , 但 其 与 寄主 昆 
虫 的 协同 作用 还 不 是 十 分 清楚 。Lee 等 (1991 ) 研究 
RI P. agglomerans B.A Yk AKITA VE (ice nucleation 
active, INA), nf LAS Hippodamia conuerges 的 
过 冷却 点 (supercooling point) 由 - 16?C 左右 提高 到 
-3.1% 至 -4.4% 之 间 ; 而 Watanabe 等 (1999) Hr 
RA EM Pantoea ananas BE FE A R IH Glyphodes 
duplicalis JIR KIIRA RASC, HAT, Biel 
只 分 布 在 热带 地 区 ,推测 其 体内 存在 的 2 种 
Pantoea sp. ( MAB4 和 MS3F4) 和 1 种 Pseudomonas 
sp. (MAC3) ) 细 天 可 能 因 具 冰 核 活性 而 提高 其 过 冷 
A ER c 

在 本 研究 中 ,螺旋 粉 乱 体内 还 存在 其 他 非 优 细 
菌 属 ( 表 2 和 表 4) , 包括 泛 菌 属 Pantoea , RRIT 


Vorwerk et al., 


WE Citrobacter. A\ ah A J&& Acinetobacter、 微 小 杆 
AJB Exiguobacterium, 28 F BT FA) Paenibacillus , 
ARI bale Rhizobium; 但 这 些微 生物 是 长 居 菌 群 还 
是 过 路 盏 群 , 还 需要 通过 如 灾 光 原 位 杂交 等 定位 方 
法 来 证 实 (Zouache et al., 2009b) 。 

从 16S rRNA 文库 和 PCR-DGGE 指纹 图 谱 的 分 
析 结 果 来 看 ,螺旋 粉 乱 体 内 的 菌 群 多 样 性 丰富 ,， 结 
构 复 杂 。 这 些 细 关 群 落 是 否 完全 参与 到 螺旋 粉 乔 的 
代谢 系统 和 免疫 系统 中 , 对 其 生长 发 育 和 生殖 繁衍 
起 到 何 种 关键 性 的 影响 , 最 终 的 解决 办 法 还 需 通 过 
AEREA ( Zucchi et al., 2011)、 群 体 基因 组 测序 
(Tyson et al., 2004) 和 群体 蛋白 质 学 ( Ram et al., 
2005) 等 方法 来 获得 更 多 证 据 和 信息 ,以 更 加 深入 
地 研究 内 共生 关系 的 机 制 。 
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